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Artikel ini bertujuan untuk menjelaskan kekerabatan atau filogeni ikan tuna(Thunnus spp) 
menggunakan COI (Chytocrome Oxydase I). Metode dalam penelitian ini menggunakan data 
sekunder dari situs web NCBI ((Pusat Informasi Bioteknologi Nasional). Data yang diambil 
yaitu urutan nukleotida dari Sitokrom Oksidasegen I (COI) dalam DNA mitokondria. Spesies 
thunnus yang dianalisis adalah thunuss dari hasil identifikasi di Perairan Maluku Utara, terdiri 
dari Thunnus obesus, Thunnus albacar, Thunnus alalunga,dan Katsuwonus pelamis. Dari hasil 
analisis dengan menggunakan software MEGA X didapatkan tingkat kekerabatan antar spesies 
yang diuji sangat dekat, antara lain spesiesthunnus obesus, T. albacar, T. alalunga dan 
Katsuwons pelamis. Jarak rata-rata genetik dari semua spesies adalah 0,010. Secara umum 
keterkaitan spesies yang ditemukan adalah beberapa spesies yang ditemukan di lokasi yang 
sama dengan morfologi dan makanan yang hampir sama. Untuk peneliti selanjutnya, diharapkan 
ada tambahan famili dari spesies ikan akan dianalisis untuk analisis filogenetik di Perairan 
Maluku Utara, sehingga mereka dapat mengetahui hubungan beberapa jenis lainnya. 
 




This article aims to explain the relationship or phylogeny of tuna (Thunnus spp) using COI 
(Chytocrome Oxydase I). The method in this study uses secondary data from the NCBI website 
((National Center for Biotechnology Information). The data taken is the nucleotide sequence of 
Cytochrome Oxidasegen I (COI) in mitochondrial DNA. The thunnus species analyzed was 
thunuss from the results of identification in North Maluku waters, consisting of Thunnus obesus, 
Thunnus albacar, Thunnus alalunga, and Katsuwonus pelamis.From the analysis using MEGA 
X software, it was found that the level of kinship between the tested species was very close, 
including the species Thunnus obesus, T. albacar, T. alalunga and Katsuwons pelamis. The 
average genetic distance of all species is 0.010. In general, the related species found are several 
species found in the same location with almost the same morphology and food. For future 
researchers, it is hoped that additional families of fish species will be analyzed for phylogenetic 
analysis in the waters of North Maluku, so that they can find out the ungan several other types. 
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Tuna (Thunnus spp) tergolong jenis scombrid yang sangat aktif berenang dan menyebar 
di perairan dekat pantai sampai ke perairan oseanik. Tuna dapat digolongkan menjadi 3 
kelompok besar berdasarkan wilayah penyebarannya yakni; (1) Jenls tuna yang hidup di 
perairan oseanik, seperti: tuna sirip biru, albakora, mata besar, dan madidihang; (2) yang hldup 
tidak jauh dari pantai, sepertli cekelang dan tongkol; dan (3) yang belum diketahui 
penyebarannya, seperti: Allothunus fallai.Sebagian besar jenis ikan tuna memiliki penyebaran 
yang sangat luas dan melakukan ruaya yang jauh mencapai ribuan mil (Wudianto et al., 
2003).Ikan tuna memiliki nilai jual dan kandungan gizi yang sangat tinggi. Jenis ikan ini tidak 
hanya diminati oleh masyarakat di Provinsi Aceh, tetapi juga oleh masyarakat di negara lain 
sebagai bahan komoditas ekspor (Nasution et al., 2019). Jenis ikan tuna merupakan ikan yang 
dominan tertangkap sepanjang tahun. Besarnya permintaan pasar akan meningkatkan eksploitasi 
terhadap perikanan tuna di Indonesia, sehingga dikhawatirkan dapat mengganggu kelestarian 
sumberdaya tuna(Anggarini et al., 2016). 
Penyebaran Ikan tuna di Indonesia meliputi Samudera Indonesia, pantai barat Sumatera, 
Selatan Jawa, Bali, Nusa Tenggara, perairan Indonesia Timur meliputi Laut Banda, Laut Flores, 
Laut Maluku, Laut Makassar(Firdaus, 2019).Perairan Maluku Utara merupakan salah satu 
daerah potensial ikan pelagis besar khususnya ikan tuna. Perairan Maluku Utara masuk dalam 
kawasan segitiga terumbu karang yang mempunyai biodiversitas spesies laut yang tinggi. 
Intensitas penangkapan ikan tuna di Perairan Maluku Utara tergolong tinggi Kondisi ini 
dikhawatirkan akan menyebabkan terjadi kelebihan tangkap sehingga akan menyebabkan 
penurunan populasi ikan tuna sirip kuning di perairan Maluku Utara. Untuk mengantisipasi hal 
tersebut diperlukan suatu program konservasi, untuk melindungi ikan tuna sirip kuning tersebut 
dari kelangkaan. Salah satu upaya yang dapat dilakukan adalah melalui konservasi genetik, 
untuk tujuan tersebut perlu adanya kajian tentang keragaman genetik populasi ikan tuna, 
sehingga dapat dijadikan dasar bagi penetapan kebijakan pengelolaan dan konservasi genetik 
ikan tuna di kawasan ini(Akbar et al., 2014).  
Penelitian terdahulu tentang keragaman genetik ikan tuna sirip kuning telah dilakukan 
oleh Nebuchadnezzar Akbar (2018) dengan hasil penelitian menemukan empat clade spesies 
ikan tuna yang berbeda (tuna mata besar, sirip kuning, alalunga, dan cakalang). Jarak genetik 
tuna mata besar (Thunnus obesus) dengan sirip kuning (Thunnus albacares) adalah 0,084; tuna 
mata besar dengan tuna alalunga (Thunnus albacore) adalah 0,163; tuna sirip kuning dengan 
tuna alalunga sebesar 0,174; tuna mata besar dengan cakalang (Katsuwonus pelamis) adalah 
0,294; cakalang dengan tuna alalunga adalah 0,312; dan tuna sirip kuning dengan cakalang 
adalah 0,297. Semua hasil menunjukkan perbedaan genetik signifikan. Namun dapat dijelaskan 
bahwa spesies tuna berasal dari satu keturunan. Filogeografi tuna tidak memiliki batas distribusi 
yang nyata spesies(Akbar et al., 2018). 
Penelitian lain juga dilakukan oleh Budi Nugraha dkk (2019) dengan hasil penelitian 
nilai keragaman haplotipe (genetik) yang diperoleh adalah 0,8267 untuk kelompok sampel 1 dan 
0,7766 untuk kelompok sampel 2 dengan nilai rata-rata keragaman genetik adalah 0,8017. Jarak 
genetik antara kelompok sampel ikan tuna mata besar di Samudera Hindia adalah 0,0038. 
Dendrogram yang dibentuk berdasarkan jarak genetik menunjukkan bahwa kelompok sampel 
ikan tuna mata besar yang diamati dapat dibagi menjadi dua kelompok populasi (subpopulasi), 
yaitu kelompok pertama terdiri dari ikan tuna mata besar yang berasal dari Samudera Hindia 
selatan Jawa dan Nusa Tenggara, sedangkan kelompok kedua yang berasal dari Samudera 
Hindia barat Sumatera(Nugraha et al., 2011). 
Filogenetik merupakan salah satu metode yang digunakan untuk menganalisis 
hubungan kekerabatan (phylogenetic relationship) suatu makhluk hidup. Di dalam filogenetika, 
kelompok organisme yang memiliki kesamaan karakter atau ciri dianggap memiliki hubungan 
kekerabatan yang dekat. Kesamaan tersebut dianggap merupakan turunan dari satu indukan 
(nenek moyang) dan nanti akan membentuk kelompok monofiletik (Astarini et al., 2021). 
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Metode DNA-barcoding digunakan karena metode ini mampu mengidentifikasi spesies 
secara cepat baik dalam bentuk segar, beku, awetan, maupun spesimen. Metode ini pertama kali 
dikembangkan oleh Herbert et al. memberikan solusi untuk validasi spesies dengan 
menggunakan marka gen COI yang terletak pada segmen mitokondria sehingga mampu 
menelusuri variasi basa nukleotida pada setiap spesies, sehingga hubungan kekerabatan antar 
ikan kerapu dapat diketahui (Kamal et al., 2019). Untuk memperkaya khasanah ilmiah terkait 
dengan ikan tuna (Thunuss spp), serta untuk mendeskripsikan klasifikasi filogenetik melalui 
analisis kekerabatan, penulis memodifikasi penelitian sebelumnya dengan melanjutkan analisis 
kekerabatan antar spesies yang terdapat di Perairan Maluku Utara. Oleh karena itu perlu 
dilakukan studi keterkaitannya melalui analisis pohon filogenetik ikan tuna di Perairan Maluku 
Utara menggunakan 4 ikan tunaChytocrome Oxydase I (COI) untuk mengetahui keragaman 
genetik, kekerabatan, garis keturunan, memperkaya data plasma nutfah, dan mendukung 




Tempat dan Waktu Penelitian 
Penelitian ini menggunakan data sekunder yang berasal dari website NCBI (National 
Centre for Biotechnology Information. Data sekunder merupakan data primer yang telah diolah 
dan disediakan baik oleh pihak pengumpul data primer (Hutagalung, 2016). Data yang diambil 
yaitu sekuens nukleotida dari gen Sitokrom Oksidase I (COI) pada DNA mitokondria. Spesies 
Thunnus yang akan dianalisis yaitu Thunnus dari hasil identifikasi di Perairan Maluku Utara 




Data sekuens nukleotida gen COI yang diperoleh dilakukan pengeditan dengan 
pensejajaran sekuens dengan Clustal-W menggunakan software MEGA X. Sekuens nukleotida 
dianalisis pensejajaran sekuens (edit/alignment build) dengan Clustal-W dengan software 
MEGA X. Sekuens yang memiliki banyak kemiripan dipotong pada ujung 5’, ujung 3’ atau 
keduanya. Analisis filogenetika menggunakan metode maxsimum likelihood dengan bootstrap 
sebanyak 1000 menggunakan model Kimura 2-parameter. Pohon filogenetik yang sudah 
terbentuk terbagi menjadi 2 jenis yakni original dan hasil bootstrap (Anafarida, 2020). 
 
Hasil dan Pembahasan 
 
Ikan tuna merupakanikan yang termasuk dalam keluarga Scombridae, salah satu sumber 
utama devisa perikanan Indonesia. Tuna sebagai komoditas ekspor menduduki peringkat 
terbesar kedua setelah udang(Abdullah et al., 2011). Tuna merupakan salah satu jenis ikan 
pelagis yang dalam kelompok ruayanya akan muncul di atas lapisan termoklin menjelang 
matahari terbit dan saat matahari akan tenggelam pada sore hari(Nugraha et al., 2011). 
Artikel ini menjelaskan analisis hubungan antara ikan tuna (thunnus) yang ditemukan 
diPerairan Maluku Utara. Sebanyak 4 spesies ikan tuna dikumpulkan dari nelayan lokal. 
Koleksisampeldilakukanpada Juli-September tahun 2016 pada Pangkalan Pendaratan Ikan (PPI) 
dan Pelabuhan Perikanan Nusantara (PPN) di pulau Bacan, Tidore, Ternate, Obi, 
Sanana,Morotai dan Ambon (Gambar 1). Total sampel yang ditemukan pada Maluku Utara 
(n=81) individu. Spesies yang akan diuji adalah spesies yang paling banyak ditemukan 
berdasarkan penelitian sebelumnya, antara lainThunnus obesus, Thunnus albacar, Thunnus 
alalunga, dan Katsuwonus pelamis. 
Filogeni bertujuan untuk merepresentasikan sejarah evolusi organisme dengan 
mendefinisikan gugus alami (mono phyletic). Penyusunan klasifikasi filogenetik merupakan 
cara terbaik untuk menyusun informasi keanekaragaman hayati dan telah menjadi praktik 
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universal dalam klasifikasi biologi. Pemahaman tidak hanya tentang keanekaragaman spesifik 
tetapi juga keanekaragaman filogenetik memberi kita pandangan komparatif tentang evolusi dan 
distribusi karakteristik di antara garis keturunan, baik itu morfologi, biologis, atau molekuler. 
Segala jenis karakteristik didistribusikan di antara makhluk hidup menurut asal filogenetiknya, 
dan dengan demikian berfungsi sebagai sumber informasi untuk penemuan sejarah filogenetik 
(Malabarba & Malabarba, 2019). 
Pohon filogeni adalah suatu bentuk gambaran dari silsilah makhluk hidup baik hewan 
maupun tumbuhan yang bercabang-cabang menyerupai pohon(Lubis, 2014).Pengetahuan 
tentang hubungan kekerabatan suatu spesies diperlukan untuk mempelajari evolusi beberapa 
taksa yang memiliki kekerabatan dengan membandingkan sekuen DNA nya. Ilmu filogenetik 
dapat memperkirakan evolusi yang terjadi pada masa lalu dengan membandingkan sekuens 
DNA atau Protein. Filogenetik dapat menunjukan hubungan evolusioner dari suatu organisme 
yang disimpulkan dari data morfologi dan molekuler (Akbar et al., 2018). 
Identifikasi spesies menggunakan DNA mitokondria memiliki keuntungan karena 
ukurannya lebih kecil, jumlah salinannya banyak, informasi urutan DNA tersedia lengkap untuk 
organisme akuatik, dan tidak ada rentang non-coding. DNA barcoding merupakan metode yang 
sering digunakan dalam forensik taksonomi karena efektif dalam mengidentifikasi dalam 
berbagai kondisi sampel uji dan tidak menghasilkan data yang ambigu (Yusman Maulid et al., 
2016). 
Identifikasi secara molekuler melalui media DNA Barcoding memiliki kelebihan dalam 
identifikasi spesies dan terbukti berhasil diberbagai organisme laut seperti ikan pari. Sistem 
identifikasi berbasis DNA Barcoding bersifat aplikatif untuk semua jenis hewan terlebih untuk 
identifikasi ikan. Metode ini pertama kali dikembangkan oleh Herbert et al. dengan 
menggunakan marka gen COI yang terletak pada mitokondria sehingga mampu menelusuri 
variasi basa nukleotida pada setiap spesies (Shodikin Aznardi, 2020). 
Gen COI Mitokondria memiliki evolusi yang lebih cepat dibandingkan dengan DNA 
inti (Tamura et al., 2011). Gen CO 1 memiliki banyak kelebihan untuk mempelajari 
karakteristik genetik karena sedikit sekali mengalami delesi dan insersi pada sekuennya, serta 
banyak bagian yang bersifat konservasi sehingga dapat digunakan sebagai DNA barcoding pada 
sebagian besar spesies. Gen CO 1 juga dapat digunakan untuk merekonstruksi filogenetik pada 
cabang evolusi tingkat spesies. Selain itu susunan asam amino dari protein yang disandi gen CO 
1 jarang mengalami substitusi sehingga gen CO 1 bersifat stabil dan dapat digunakan sebagai 
penanda analisis filogeni, namun basa-basa pada triple kodonnya masih berubah dan bersifat 
silent yaitu perubahan basa yang tidak merubah jenis asam amino (Wirdateti et al., 2016). 
Mitokondria khususnya mitokondria DNA (mtDNA) merupakan sebuah untaian DNA 
yang diturunkan oleh induk betina dan mtDNA baik digunakan untuk menganalisis distribusi 
maupun keturunan dari suatu spesies. Observasi mtDNA dilaporkan telah menunjang berbagai 
penelitian untuk mendapatkan informasi yang baik dalam mempelajari struktur genetik, di 
antara populasi ikan (Ngurah et al., 2015). 
Mitochondrial Cytochrome c Oxidase subunit I (COI) adalah gen DNA mitokondria 
yang mengkode protein, yang membantu respirasi sel. Daerah 650 pasangan basa COI 
mitokondria dianggap sebagai kode batang universal untuk hewan karena tingkat mutasinya 
yang relatif cepat dalam skala waktu yang relatif singkat, memiliki jumlah ekson yang tinggi, 
ketersediaan yang tinggi di seluruh sel, dan warisan ibu (Imtiaz et al., 2017). 
Analisis yang dilakukan beranjak dari penelitian awal yang dilakukan oleh 
Nebuchadnezzar Akbar (2018) dengan hasil penelitian menemukan empat clade spesies ikan 
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tuna yang berbeda (tuna mata besar, sirip kuning, alalunga, dan cakalang). Jarak genetik tuna 
mata besar (Thunnus obesus) dengan sirip kuning (Thunnus albacares) adalah 0,084; tuna mata 
besar dengan tuna alalunga (Thunnus albacore) adalah 0,163; tuna sirip kuning dengan tuna 
alalunga sebesar 0,174; tuna mata besar dengan cakalang (Katsuwonus pelamis) adalah 0,294; 
cakalang dengan tuna alalunga adalah 0,312; dan tuna sirip kuning dengan cakalang adalah 
0,297. Semua hasil menunjukkan perbedaan genetik signifikan. Namun dapat dijelaskan bahwa 
spesies tuna berasal dari satu keturunan. Filogeografi tuna tidak memiliki batas distribusi yang 
nyata spesies (Akbar et al., 2018). 
Penelitian lain juga dilakukan oleh Budi Nugraha dkk (2019) dengan hasil penelitian 
Nilai keragaman haplotipe (genetik) yang diperoleh adalah 0,8267 untuk kelompok sampel 1 
dan 0,7766 untuk kelompok sampel 2 dengan nilai rata-rata keragaman genetik adalah 0,8017. 
Jarak genetik antara kelompok sampel ikan tuna mata besar di Samudera Hindia adalah 0,0038. 
Dendrogram yang dibentuk berdasarkan jarak genetik menunjukkan bahwa kelompok sampel 
ikan tuna mata besar yang diamati dapat dibagi menjadi dua kelompok populasi (subpopulasi), 
yaitu kelompok pertama terdiri dari ikan tuna mata besar yang berasal dari Samudera Hindia 
selatan Jawa dan Nusa Tenggara, sedangkan kelompok kedua yang berasal dari Samudera 
Hindia barat Sumatera (Nugraha et al., 2011). 
Dalam penelitian ini ditemukan beberapa urutan ikan tuna, antara lain. Sekuens gen 
dianalisis menggunakan program MEGA X, dimana urutan sekuens gen diperoleh dari NCBI 
(National Center For Biotechnology Information) Gen Bank.  Urutansekuens COI yang dipilih 
kemudian disimpan dalam format FASTA dan beberapa penyelarasan urutan dilakukan di 
program MEGA X.Pohonfilogeni dibuat dengan menggunakan filogenetik analisis Neighbor 
Joining (NJ) dan metode Maximum Likelihood (ML) dengan Kimura 2-parameter. 
Sekuens nukleotida dianalisis pensejajaran sekuens (edit/alignment build) dengan 
Clustal-W dengan software MEGA X. Sekuens yang memiliki banyak kemiripan dipotong pada 
ujung 5’, ujung 3’ atau keduanya. Analisis filogenetika menggunakan metode maxsimum 
likelihood dengan bootstrap sebanyak 1000 menggunakan model Kimura 2-parameter. Pohon 
filogenetik yang sudah terbentuk terbagi menjadi 2 jenis yakni original dan hasil bootstrap 
(Anafarida, 2020). 
Penulis telah melakukan analisis dengan menggunakan software MEGA X dan 
memperoleh data pohon filogenetik serta analisis jarak genetik antar spesies yang ditemukan. 
Pohon filogenetik disajikan pada Gambar 1. 
Bioma volume 6 nomor2 : 31-39, Juli – Desember 2021 
 




Gambar 1.PohonFilogeniIkan Tuna (Thunnusspp) Di Perairan Maluku Utara 
Hasil analisis filogenetik menunjukkan bahwa spesies Thunnus albacores sangat dekat 
dengan Thunnusobesus(84%), Thunnusalalungadan Thunnusobesusjuga lebih dekat. Untuk 
Katsuwonuspelamissangatdekat dengan Thunnusalalunga. Namun berdasarkan data tersebut, 
diperkirakan masing-masing Thunnusmemiliki kekerabatan yang erat dengan kelompok 
Thunnuslainnya. Pada pohon filogenetik, jenis ikan karang ini membentuk kelompok yang 
sangat berkaitan, didukung oleh nilai bootstrap yang tinggi (84%) dan jarak genetik rata-rata 
0,010.  
Empat klade membentuk pengelompokan dan menunjukkan solid pohon filogeni, setiap 
klade menunjukkan nilai bootstrap 84%. Hasil identifikasi yang menemukan spesies ikan tuna 
alalunga (T. albacore) di perairan Maluku Utara kemungkinan disebabkan oleh dua faktor. 
Pertama, larva ikan tuna albacore beruaya masuk mengikuti anakan ikan tuna lainnya, larva dan 
juvenile besar spesies ikan tuna albacore (T. alalunga), tuna mata besar (T. obesus), cakalang 
(skipjack), dan tuna sirip kuning (T. albacares) tersebar luas di semua perairan sementara 
spesies tuna sirip biru pasifik utara (Thunnus orientalis) dan spesies Thunnini lainnya yang 
cenderung lebih dekat dengan pulau-pulau atau daerah pesisir(Akbar et al., 2018). 
Analisis metode maximum likelihood menggunakan model Kimura-2 merekonstruksi 
kekerabatan antar spesies berdasarkan panjang garis cabang. Panjang garis yang berbeda 
menunjukan tingkat evolusi masing-masing spesies. Garis yang semakin panjang menunjukan 
jarak evolusi semakin jauh sedangkan garis yang lebih pendek menunjukan dekatnya jarak 
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Hasil analisis jarak genetik menunjukkan bahwa jarak terdekat adalah antara  
Thunnusobesusdan Thunnusalbacares(0,553%). Sedangkan jarak terjauh adalah antara 
Katsuwonuspelamisdan Thunnusalbacares(11,568%). Dari hasil pengamatan, jarak genetik 
antaraThunnusalbacares dengan Thunnuslainnya bervariasi diantaranya 
terhadapThannusobesus(0,553%),Thannusalalunga(1,116%),danKatsuwonuspelamis(11.568%). 
Jarak genetik antara Thunnusobesusdan Thunnus lainnya juga bervariasi diantaranya terhadap 
Thunnusalalunga(1,681%), danKatsuwonuspelamis(11,352%). Dan Jarak genetik antara 
Thannusalalungadan Thannus lainnya juga bervariasi diantaranya terhadap 
Katsuwonuspelamis(10,882%). 
Jarak genetik dihitung menggunakan metode Kimura-2-parameter yang terintegrasi di 
dalam MEGA X. Analisis jarak genetik merupakan analisis berdasarkan penghitungan matriks 
dari “jarak” antar pasangan basa antara sekuens yang mendekati jarak evolusioner (Monalisa et 
al., 2019). 
Penelitian serupa juga menyebutkan bahwa jarak antar sekuen atau jarak genetik antar 
ikan tuna yang berbeda (tuna mata besar, sirip kuning, alalunga, dan cakalang). Jarak genetik 
tuna mata besar (Thunnus obesus) dengan sirip kuning (Thunnus albacares) adalah 0,084; tuna 
mata besar dengan tuna alalunga (Thunnus albacore) adalah 0,163; tuna sirip kuning dengan 
tuna alalunga sebesar 0,174; tuna mata besar dengan cakalang (Katsuwonus pelamis) adalah 
0,294; cakalang dengan tuna alalunga adalah 0,312; dan tuna sirip kuning dengan cakalang 
adalah 0,297 (Akbar et al., 2018). 
 
Kesimpulan 
 Berdasarkan hasil analisis kekerabatan ikan tuna (Thunnus spp) yang terdapat 
diPerairan Maluku Utara, ditemukan bahwa ikan tuna di PerairanMaluku Utara sangat erat 
kaitannya dengan tingkat kesesuaian basa nitrogen yang mencapai 99% di klade yang sama. Hal 
ini terlihat setelah melalui proses analisis menggunakan software MEGA X dengan metode 
neighbour join membentuk pohon filogenetik. Jika dilihat dari pohon filogenetiknya, Ikan tuna 
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